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第 1 章では微生物の系統分類に広く用いられている rRNA とその遺伝子である rDNA について、その一次構造およ
び二次構造を調査することにより子嚢菌酵母 rDNA 進化のメカニズムの多様性について調査した。その結果、 rRNA
は、半子嚢菌綱においてこれまで考えられていたような安定した分子ではなく、二次構造の変化を伴う大規模な欠失
や置換が生じていることを明らかとした。
第 2 章では rDNA 塩基相違数と酵母の種との関連性について、 18 S rDNA、 26 S rDNA DlID2 領域塩基配列およ
び DNA 相同性に基づき検討を行った。その結果、 rDNA 塩基配列のみから種の同別を判定することは誤同定を引き
起こす可能性が高く、 DNA 相同性と組み合わせて判断することが重要であることを示唆する知見が得られた。
第 3 章では自然界から醗酵性の酵母を分離し、得られた知見を用いて分離株の同定を行った。 rDNA 塩基配列によ
る系統解析を行い近縁な関係が明らかとされた種の基準株と DNA 相向性試験を行い分離株の種を同定した。南西諸
島からの分離株からは 12 種もの新規な酵母が見いだされた。新しい分類群である Tetrapisispora 属を新設し、
Tetrapisispora iriomotensis、 Tetrapisispora nanseiensis、 Tetrapisispora arboricola、 Saccharomyces naganishii、
Saccharomyces humaticus、 Saccharomyces yakushimaensis を新種として命名した。














(3) 自然界から新規な醗酵性酵母を分離し、分離株を多相的に同定することによって、 12 新種を見出し、新属を設立し
ている。
以上のように、本論文は、酵母の正確な同定方法を検討し、工業的に有用となる可能性のある酵母の収集同定を行
ったものであり、応用生物工学に寄与するところが大きい。よって本論文は博士論文として価値あるものと認める。
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